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  چکیده
  

دو رشته  . عمل انطباقشودمياز آن استفاده  ی.ان.اید یها-رشته یاو  ينواسيدیآم هایيمشابهت توال يزانم یافتناست كه جهت  يوانفورماتيکو پركاربرد در ب اییهبحث پا یکها انطباق رشته

 یاپو یسازامهبرن یيوهوانچ است كه در آن از ش-يدلمنن یتمانطباق دو رشته، الگور هایالگوریتماز  یکي. شودمياز آن استفاده  يزچندگانه ن یهااست كه در انطباق اییهعمل پا یک یکدیگربا 

 توانمي یمواز یيكارهااز راه یتمالگور ینا یآن است كه جهت بهبود در سرعت اجرا يزمان يچيدگيبالا بودن پ یتم،الگور ینمطرح در ا یها. از چالششودمياستفاده  ياتعمل ینانجام ا یبرا

 یموجود برا سازییمواز های. بر اساس روشآورد به دسترا  ایملاحظهقابل یعتسر توانمي یو امکان انجام محاسبات به شکل مواز یاچندهسته یهابا ظهور پردازنده روازایناستفاده نمود. 

ر گرفتن نسبت به مسئله و در نظ یدگاهد ييرتغ یکمقاله با  ین. در اشودمي يلتکم یو مواز زمانهمطور قطر به یک یاپو یسازدر روش برنامه كاررفتهبه ییهآرا یهادر هر گام خانه یتم،الگور ینا

برابر  1.3د تا حدو یبهبود عملکرد سازیيادهپ ین، در ادهدمينشان  آمدهدستبه یجرا ارائه كند. نتا يمناسب یعتسر يشينپ یهااست تا به نسبت روش ارائه شده روشي گونه،تصور گراف یک

 ..گردديحاصل م يشينپ هایسازیيادهنسبت به پ

 سازیبيوانفورماتيک، موازیها، (، انطباق رشتهNeedleman-Wunschوانچ )-الگوریتم نيدلمنکلمات کلیدی: 

 

 

 مقدمه -1
 هرچه و است هارشته بين مشابه حروف یافتن بر سعي رشته، دو انطباق در

 رشته دو از بهتری انطباق یعني كرد متناظر یکدیگر با بتوان را بيشتری مشابه حروف

 نبي تناظر شد، خواهد داده نشان نيز ادامه در كه طورهمان البته،. است آمدهدستبه

 این مجموع نمودن بيشينه هدف درنهایت و دارد متفاوتي امتيازهای متفاوت حروف

 چندین بين در بالا مشابهت با هایيرشته یافتن به چندگانه انطباق در. است امتيازها

 را هچندگان انطباق عمليات یپایه كه هارشته جفت انطباق. شودمي پرداخته رشته

 برای مثال، طوربه. دارد فراواني كاربردهای زیستي علوم در ،[7] دهدمي تشکيل

 طباقان از كه رودمي كار به پروتئين دو آمينواسيدهای توالي مشابهت ميزان یافتن

 ایمجموعه در آمينواسيدها هایجایگاه تکاملي سير و ساختار تشخيص برای هاآن

 ستنده آمينواسيد پليمر ،هاپروتئين كه است ذكر به لازم. شودمي استفاده هاتوالي از

 در لذا د؛دهمي تشکيل را پروتئين یک یکدیگر كنار در آمينواسيدها از توالي یک و

 ظرن از. كنندمي ایفا را هارشته این حروف نقش آمينواسيدها پروتئيني، هایرشته

 پروتئين سنتز وارد كه است موجود آمينواسيد نوع بيست طبيعت در تنوع،

 نپروتئي توالي نوشتن برای و مشخص نماد یک با آمينواسيد هر[. 2،9،1]شوندمي

 رایب پروتئيني هایتوالي انطباق همچنين. شوندمي نوشته هم سر پشت نمادها این

رود مي كار به  2«فعال بخش بينيپيش» و  7«همسان سازیمدل» نظير كارهایي

 زا ناشي خطای زیرا دارند بالایي دقت به نياز عمليات این به مربوط ابزارهای[. 7]

 قابل تكيفي بيوانفورماتيکي بينيپيش هایمدل شودمي باعث دقيق غير انطباق

 اب ناشناس، پروتئين یک داشتن با همسان سازیمدل در. باشند نداشته قبولي

 دامك به پروتئين این كه داد تشخيص توانمي هارشته انطباقِ عمليات از استفاده

 بينيپيش در اما. برد پي آن عملکرد به و دارد بيشتری مشابهت پروتئيني خانواده

 آن ردكارك و شودمي انتخاب مقایسه برای پروتئين یک از بخشي فقط فعال بخش

 آوردن به دست برای رشته جفت یک انطباق همچنين[. 1]آورندمي به دست را
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. دی كل از خاصي هایقسمت به. دارد كاربرد. ای. ان. دی رشته دو مشابهت ميزان

 عمليات از استفاده با. گویند ژن هستند مهمي اطلاعات حاوی كه انسان. ای. ان

 تشخيص را افراد اختلالات توانمي مرجع،. ای. ان. دی با مهم هایبخش این انطباقِ

 افراد شناسایي برای توانمي. ای. ان. دی هایرشته انطباق عمل از همچنين. داد

 توانمي اینکه قبيل از دارد كاربردهایي نيز موجودات دیگر برای. كرد استفاده

 چه مربوطه موجود یا و است موجودی چه مختص. ای. ان. دی كه داد تشخيص

 . دارد هایيقابليت

. ای. نا. دی یابي توالي كه است نياز گيرد، صورت انطباق عمليات آنکه از قبل

 های. ای. ان. دی اطلاعات حاوی كه ژنتيکي هایداده پایگاه طرفي از. شود انجام

 نسل ابيی توالي نظير كنوني هایتکنولوژی از استفاده با هستند، شده یابي توالي

 هایالگوریتم شده باعث امر همين و هستند رشد حال در نمایي نرخ با  9جدید

 عظيم حجم آناليز برای گلوگاهي به( انطباق هایالگوریتم مانند) بيوانفورماتيکي

 همچنان قدرتمند، یافزارهاسخت از استفاده باوجود. شوند تبدیل توليدی هایداده

 نياز لذا[. 0]است كندتر بسيار هاداده توليد سرعت به نسبت هاداده پردازش سرعت

 نياز یک عنوانبه همواره موجود هایالگوریتم تسریع و ترسریع هایالگوریتم ارائه به

 . شودمي احساس جدی

 به قادر كه ایچندهسته هایپردازنده ورود و تکنولوژی پيشرفت با همگام

 سرعت بهبود جهت هستند، دستورالعمل چندین موازی و زمانهم پردازش

 مختلف آزمون محک ابزارهای در. كرد استفاده سازیموازی از توانمي هاالگوریتم

 موازی سازیپياده كدهای همراه به پركاربرد مسائل از ایمجموعه ،Rodinia ازجمله

 پركاربرد مسائل این از یکي نيز هارشته انطباق یمسئله[. 1،1]دارد وجود ،هاآن

 محک ابزارهای در و گرفته قرار موردتوجه آن برای سازیموازی رویکردهای كه است

 هایپردازنده محاسباتي توان كارگيریبه با مقاله، این در. است آمده آزمون

 آزمون محک ابزار در موجود سازیپياده به نسبت الگوریتم عملکرد ،ایچندهسته

Rodinia است یافته افزایش ایملاحظهقابل طوربه . 

 انتهایي و اوليه هایگام در كه است این شده ارائه هایروش مشکلات از یکي

 هایگام در تردقيق بيان به. شودنمي استفاده منابع از كامل طوربه سازیموازی

 در كهدرحالي. ماند خواهند استفادهبي پردازنده پردازشي هایهسته از بعضي ابتدایي

 اجرا زمانهم صورتبه مراحل این دوطرفه، محاسبات عنوان با پيشنهادی روش

 پردازشي هایهسته از بنابراین یابد،مي كاهش مراحل این تعداد درواقع و شوندمي

 هحافظ از بهينه استفاده راستای در همچنين. شد خواهد بهتری یاستفاده پردازنده

 . است شده استفاده پيشنهادی كار در بندیبلوک روش از كارایي، افرایش و

 آتي، هایبخش مطالب بهتر درک برای لازم، مقدمات دوم بخش در ،ادامه در

 دو از رشته، دو انطباق حوزه در شده انجام كارهای سوم، بخش در. شودمي ارائه

 هارمچ بخش در. اندگرفته قرار بررسي و مطالعه مورد سازیپياده و الگوریتمي دیدگاه

 بخش .است شده ارائه وانچ -نيدلمن الگوریتم تسریع جهت پيشنهادی موازی رویکرد

 و پرداخته پيشين هایروش با آن مقایسه و پيشنهادی روش ارزیابي به پنجم

 .است شده ارائه ششم بخش در مقاله گيرینتيجه تیدرنها

   نهیزمشیپ -2

ی ارائه شده برای بررسي ميزان مشابهت دو رشته، به دو شيوه هایالگوریتمدر 

كه طول  یدر موارد يشترب یسراسر یشيوه[. 3]شودميعمل  1سراسریو  1محلي

تمام حروف را در  كنديم يو سع روديباشند به كار م یکسانداده شده  یهارشته

 حاصل يازكه امت هایيزیررشته ي،محل یهادر روشاما  .بداند يمانطباق سه ياتعمل

 ميانطباق سه عمليات در را داشته باشد نممک يازامت يشترینب هاآناز انطباق 

  [.70هستند]

ی امتياز معمولاً به این صورت است كه به ازای انطباق هر دو ی محاسبهنحوه

حرف یکسان امتيازی مثبت، به ازای انطباق دو حرف متفاوت امتيازی منفي و به 

. شودميجریمه در نظر گرفته  عنوانبهزای رد كردن هر حرف امتياز منفي ثابتي ا

تر توضيح داده شده مفصل صورتبه 2-7-7)در مورد طریقه محاسبه امتياز در بخش 

 است( 

به عبارتي انطباق محلي، همان انطباق سراسری است با این تفاوت كه هنگام 

. الگوریتم شودميو رشته در نظر گرفته ای از دزیررشتهانطباق دو رشته، تنها 

هایي است كه [ یکي از الگوریتم79] (Needleman-Wunsch)وانچ -نيدلمن

شباهت ذكر  ليدل به رود.نویسي پویا برای انطباق سراسری به كار ميصورت برنامهبه

-يدلمنن یتمالگوراینکه  به دليلی محلي و سراسری و از طرف دیگر شده بين شيوه

دارد )هر دو  Smith-Waterman يرنظ يمحل هایالگوریتم مشابه رویکردیوانچ 

از  توانمي يزن يمحل هایالگوریتم( در كننديعمل م یاپو سازیبرنامهبه روش 

 [.77]وانچ استفاده نمود-يدلمننالگوریتم 

، HEAGAWGHEEی : برای درک بهتر تفاوت این دو شيوه، دو رشته1مثال 

PAWHEAE دول امتياز و جBLOSUM62  نشان داده شده است را  9كه در شکل

هر حرف،  به ازای رد كردن كهدرصورتيبرای امتياز انطباق حروف درنظر بگيرید. 

,𝐴}امتيازی اعمال شود، در این صورت اگر حروف « -0»ی جریمه 𝑊, 𝐻, 𝐸, 𝐸} 

( با PAWHEAEو  HEAGAWGHEE)الف( در هر دو رشته  ) -7 شکلمطابق 

ر های سراسری صورت گرفته است. كه دیکدیگر انطباق یابند یکي از بهترین انطباق

پنج حرف متناظر با یکدیگر یافت شده است. اما در انطباق محلي دو  صورت نیا

از دو رشته وارد عمليات  AWHEو  AWGHE یهاررشتهیزرشته، به ترتيب 

,𝐴}نيز حروف  صورت نیاكه در  شوندمي 𝑊, 𝐻, 𝐸}  مطابق ررشتهیزاز این دو 

یابند. بنابراین در این حالت چهار حرف متناظر با )ب( با یکدیگر انطباق مي -7کلش

 یکدیگر یافت شده است.

سهولت در تبيين و درک روش  منظوربهی این بخش، در ابتدا در ادامه

پویا  سازیروش برنامه ازآنپس. شودميي نویسي پویا، روشي بازگشتي معرفبرنامه

ي ی امتيازدهگردد. سپس نحوهوانچ است ذكر مي-همان الگوریتم نيدلمن درواقعكه 

ی یافتن مسيری كه منجر نحوه درنهایت. شودميمعرفي  كاررفتهبهو جدول امتياز 

 ، شرح داده خواهد شد.شودميبه حصول امتياز بيشينه 

String 1:   A W G H E
     | |   | |

String 2:   A W – H E 
 )الف( انطباق سراسری

String 1: H E A G A W G H E – E
       |     |   | |   |

String 2: - P A - - W – H E A E 
 )ب( انطباق محلي

در دو  PAWHEAEو  HEAGAWGHEE ی ی انطباق دو رشتهنحوه -7شکل 

 .ی سراسری و محليشيوه

 روش بازگشتی  -2-1
 ه دستببهترین حالت انطباق دو رشته را  توانميبا استفاده از روشي بازگشتي 

است كه از انتهای دو رشته شروع كرده و دو  این صورتبه  يتابع بازگشت [.72آورد]

سه حالت ممکن است رخ  این صورتگيرد، در را در نظر مي هاآنكاراكتر انتهایي 

 ول را ردی ایا كاراكتر مربوط به رشتهدهد و تطبيق مي باهمدهد، یا دو كاراكتر را 

« گپ» اصطلاحاًكه در اینجا به آن - Nullكاراكتر رد شده با  دیگرعبارتبه)كند مي

 اولی تطبيق یافته است.( و كاراكتر ماقبل كاراكتر رد شده در رشته -شودمي گفته

ی دوم را رد و یا كاراكتر مربوطه به رشتهدهد را برای گام بعدی تحت نظر قرار مي
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ی دوم را برای گام بعدی تحت نظر كاراكتر ماقبل كاراكتر رد شده در رشتهكند و مي

 دهد.قرار مي

ی رابطه توانميبنابراین با توجه به اینکه نياز به محاسبه ماكزیمم امتياز است، 

 صورتی ماكزیمم امتياز حاصل شده از سه حالت مذكور بهبازگشتي را با محاسبه

 ( نوشت.7بازگشتي ) رابطه

حرف ابتدایي آن  𝑖است كه شامل  𝑋ی ای از رشتهزیررشته𝑋𝑖 (، 7ی )در رابطه

حرف ابتدایي آن رشته  𝑗است كه شامل  𝑌ی ای از رشتهزیررشته 𝑌𝑗رشته است و 

 است. 

 

(7) 

 

𝑁𝑊(𝑋𝑖 , 𝑌𝑗) = 𝑚𝑎𝑥{ 

  𝑁𝑊(𝑋𝑖−1, 𝑌𝑗−1) + 𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒(𝑥𝑖 , 𝑦𝑗) 

  𝑁𝑊(𝑋𝑖 , 𝑌𝑗−1) + 𝑔𝑎𝑝𝑃𝑒𝑛𝑎𝑙𝑡𝑦 

  𝑁𝑊(𝑋𝑖−1, 𝑌𝑗) + 𝑔𝑎𝑝𝑃𝑒𝑛𝑎𝑙𝑡𝑦 
} 

𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒(𝑥𝑖همچنين  , 𝑦𝑗) ی امتياز حاصل از انطباق دو حرف دهندهنشان

گر خطای حاصل بيان 𝑔𝑎𝑝𝑃𝑒𝑛𝑎𝑙𝑡𝑦بوده و  𝑌𝑗و  𝑋𝑖ی از دو رشته 𝑦𝑗و  𝑥𝑖انتهایي 

 7-از رد كردن یکي از این دو حرف است. همچنين شبه كد این روش در الگوریتم

ن عنوان ورودی بگيرد بنابرایرا بهآورده شده است كه تابع در ابتدا باید كل دو رشته 

 𝑋𝑘های ابتدایي تابع باشند، ورودی 𝑙و  𝑘را به ترتيب  𝑌و  𝑋ی اگر طول دو رشته

𝑁𝑊(𝑋𝑘صورت به  خواهند بود یعني تابع را باید 𝑌𝑙و , 𝑌𝑙) طور فراخواني كرد. همان

ر ترشته بزرگطول هر دو  كهيماداممشخص شده تابع بازگشتي  7كه در الگوریتم 

ها صفر شود باید كل حروف از صفر باشد ادامه خواهد یافت و اگر طول یکي از رشته

ی رد كردن به امتياز اعمال ی دیگر را رد  كرد و به تعداد حروف رد شده جریمهرشته

 خواهد شد.

 وانچ –روش نیدلمن  -2-2
آرایه  تفاده از یکپویا با اس نویسيبرنامهوانچ روشي است كه از طریق  -نيدلمن 

گيرد تا های ممکن برای انطباق حروف دو رشته را دربرميدو بعدی، تمامي حالت

در این روش، تمامي  درواقع[. 79شود]انطباقي با بيشينه امتياز از دو رشته حاصل 

ن های ممکمقادیر تابع بازگشتي معرفي شده در بخش قبلي به ازای تمامي ورودی

 .شودمي، در یک آرایه ذخيره ( )𝑁𝑊برای تابع بازگشتي 

كه  طورهمانآورده شده است.  2 شبه كد مربوط به این الگوریتم در الگوریتم

كنيد پس از مقداردهي مقادیر سطر اول و ستون اول در این شبه كد مشاهده مي

. دشونميبا استفاده از الگوی مشابهي محاسبه  Dی های آرایهآرایه، مقادیر مابقي خانه

های تابع بازگشتي كه در های موجود در ورودیكه همانند وابستگي این صورتبه 

ی از آرایه به سه خانه 𝐷[𝑖][𝑗]ی بخش قبلي معرفي شد، هر خانه
{𝐷[𝑖 − 1][𝑗 − 1] , 𝐷[𝑖][𝑗 − 1] , 𝐷[𝑖 − 1][𝑗]}  و امتيازِ انتقال از سه خانه به

ز امتياز كسب شده ا گر بيشينهاین خانه وابسته است. مقدار موجود در هر خانه بيان

برای آخرین  آمدهدستبهمقدار  درنهایتآغاز تا آن بخش از انطباق دو رشته است. 

𝐷[𝑙𝑒𝑛𝑔𝑡ℎ(𝑋)ی خانه از آرایه )خانه − 1][𝑙𝑒𝑛𝑔𝑡ℎ(𝑌) − گر بيشترین ( بيان[1

 به آمدن آن به دستی امتياز ممکنِ حاصل از انطباق دو رشته خواهد بود كه نحوه

 .است شده داده توضيح روش این ادامه در كه است عقب به ازگشتب یشيوه

 وانچ-ها به روش نيدلمنانطباق توالي – 2الگوریتم  

Inputs: Two sequences X and Y 
Outputs: Optimal alignment score of  X and Y 

1.   p ← gapPenalty 
2.   For (i From 0 To length(X)) Do 
3.       D[i][0] ← p×i 
4.   End Do 
5.   For (j From 0 To length(Y)) Do 
6.       D[0][j] ← p×j 
7.   End Do 
8.   For (i From 1 To length(X)) Do 
9.       For (j From 1 To length(Y)) Do 

10.           Match ← D[i-1][j-1] + Score(xi, yj) 
11.           Delete ← D[i-1][j] + p 
12.           Insert ← D[i][j-1] + p 
13.           D[i][j] ← max{Match, Insert, Delete} 
14.       End Do 
15.   End Do 
16.   Return D[length(X)-1][length(Y)-1] 

 

ی به شيوه PAWHEو  AWGHEی : در انطباق سراسری دو رشته2مثال 

امتياز باشد و برای  -0وانچ اگر مقدار جریمه به ازای رد كردن هر حرف برابر -نيدلمن

ی امتياز حاصل از انطباق هر دو حرف از جدول استفاده شود، برای محاسبه

ای كه وابسته است توجه داشت. ی مقدار هر خانه از جدول باید به سه خانهمحاسبه

( Aو  Pی مربوط به دو حرف ابتدایي )حروف ام كه خانهدر اولين گ مثالعنوانبه

مشخص شده  زردرنگ)الف( با مستطيل  2شکل ( و در 𝐷[1][1]) شوندميبررسي 

 از: اندعبارتمقدار بيشينه را برگزید  هاآناست، سه حالت ممکني كه باید از 

  حاصل از  -7حالت اول( دو حرف با یکدیگر منطبق شوند و امتياز

 ( جمع گردد.𝐷[0][0]) مبدأی نهحاصل از خا 0انطباق با مقدار 

 حالت دوم( حرفP  امتيازی با  -0ای با یک گپ منطبق شود و جریمه

 ( جمع گردد.𝐷[1][0]دوم ) مبدأی موجود در خانه -0مقدار 

  حالت سوم( حرفA امتيازی  -0ای با یک گپ منطبق شود و جریمه

 ( جمع𝐷[0][1]سوم این خانه ) مبدأی حاصل از خانه -0با مقدار 

 گردد.

و1−} آمدهدستبهبه سه مقدار  با توجه − و12 − در این  -7باید مقدار  {12

عنوان مقدار بيشينه حاصل از سه حالت ممکن انتخاب گردد. همين روال خانه به

)ب( برای 2شکل مطابق  درنهایتتا  شودميهای خالي جدول طي برای تمام خانه

گر امتياز حاصل از آید كه این مقدار بيان به دست 70ی آخر مقدار 0647خان

 به دستبرای یافتن مسير طي شده تا  درنهایتانطباق سراسری دو رشته است. 

عقب استفاده نمود. این مسير با  از روش بازگشت به توانميآمدنِ امتياز پایاني، 

 )ب( نشان داده شده است.2شکل رنگ سبز در 

 طریقه امتیازدهی -2-2-1

های بررسي ميزان مطابقت دو رشته استفاده از جداول امتياز است. یکي از روش

 یها امتياز انطباق به ازای هر دو آمينواسيد قرار گرفته است. دستهدر این جدول

 9ای از این جدول در شکل كه نمونه اندمعروف BLOSUMخاصي از این جداول به 

كه این  شوندميهمراه با یک عدد بيان  BLOSUMنشان داده شده است. جداول 

 نشانگر یک ویژگي آماری از امتيازهای موجود در آن جداول است. تجربه عدد بيان

های شباهت بين توالي بهترین جدول موجود برای تشخيص BLOSUM62 داده

در این جدول بر اساس موجود  یراز مقاد یک[. هر 71است] هاپروتئين آمينواسيدی

[. 71]آیدمي به دست BLOCKSی دادهميزان تکرار وقوع جفت آمينواسيد در پایگاه

 ها به روش بازگشتيانطباق توالي – 7الگوریتم 

Inputs: Two sequences X and Y 
Outputs: Optimal alignment score of  X and Y 
1. p ← gapPenalty 
2. NW (Xi , Yj): 
3.   m ← length(X) 
4.   n ← length(Y) 
5.   If (m = 0 OR n = 0) 
6.       Return p × max{m , n} 
7.   End If 
8.   If xm-1 = yn-1 
9.       Return Score(xi, yj) + NW(Xi-1, Yj-1) 
10.   ElseIf 
11.       Return p + max{NW(Xi, Yj-1) , NW(Xi-1, Yj)} 
12.   End If 
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، با انطباق هر دو حرف یکسان امتياز مثبتي شودميمشاهده  9شکل كه در  طورهمان

ا ب مثالعنوانبهكند، اما این امتيازها برای حروف متفاوت تغيير مي شودميحاصل 

امتياز  1یکدیگر، با  Hامتياز و با انطباق دو حرف  1با یکدیگر،  Kانطباق دو حرف 

 Rو  Kدو حرف متفاوت مانند  . همچنين در بعضي موارد با انطباقشودميحاصل 

 گر ناهمگن بودن این جدول است.گردد كه بيانامتياز مثبتي حاصل مي

 گام بازگشت به عقب -2-2-2

كه توضيح داده شده است، برای پيدا كردن مسير از روش بازگشت  طورهمان

گردد. لذا با استفاده از روش بازگشت به عقب در الگوریتم به عقب استفاده مي

 ه دستب، مسير پيموده شده آمدهدستبهوانچ پس از یافتن بيشينه امتياز -نيدلمن

 با رشته دواز حروف كه كدام جفت  است نیاگر آید. مسير پيموده شده بيانمي

به يشينه اند تا امتياز باند و كدام حروف با یک گپ انطباق یافتهیکدیگر انطباق یافته

 آید. دست

ای كه بررسي شده شروع برای یافتن مسير پيموده شده، ابتدا از آخرین خانه

ی . شيوهشوندميی آغازین رصد قطههای موجود در مسير رسيدن تا به نكرده و خانه

,𝑖〉ی قبلي هر خانه مانند این كار به این صورت است كه برای یافتن خانه 𝑗〉 هر سه ،

𝑖〉}های  اند )خانهای كه امکان دسترسي به این خانه را داشتهخانه − 1, 𝑗〉  ,

〈𝑖, 𝑗 − 1〉  , 〈𝑖 − 1, 𝑗 − گيرند. با در نظر گرفتن امتياز ( مورد بررسي قرار مي {〈1

 هاآنوجود در هر یک از این سه خانه و همچنين امتياز حاصل از انتقال هر یک از م

,𝑖〉ی به خانه 𝑗〉ای كه مجموع دو عدد متناظرش با امتياز موجود در، خانه 〈𝑖, 𝑗〉 

,𝑖〉ی قبلي برابر باشد خانه 𝑗〉  توانميبوده است. بنابراین با استفاده از این روش 

ی آغازین را رصد نمود.ی انتهایي به نقطهمسير رسيدن از نقطه

D[i][j] P A W H E

A

W

G

H

E

0 -6 -12 -18 -24 -30

-6

-12

-18

-24

-30

-6

-6

                

D[i][j] P A W H E

A

W

G

H

E

0 -6 -12 -18 -24 -30

-6 -1 -2 -8 -14 -20

-12 -7 -4 9 3 -3

-18 -13 -7 3 7 1

-24 -19 -13 -3 11 7

-30 -25 -19 -9 5 16

 
   )ب(                                                                                       )الف(                                                  

 سبز رنگ با شروع ینقطه تا شده رصد ريمس) اتيعمل انجام از بعد( ب. )اتيعمل شروع از قبل( الف. )وانچ-دلمنين روش در كاررفتهبه یهیآرا از يشینما - 2شکل 

 (.است شده مشخص

 : امتياز حاصل از انطباق هر دو آمينواسيدBLOSUM62 جدول – 9شکل 

A R N D C Q E G H I L K M F P S T W Y V B Z X *

A 4 -1 -2 -2 0 -1 -1 0 -2 -1 -1 -1 -1 -2 -1 1 0 -3 -2 0 -2 -1 0 -4

R -1 5 0 -2 -3 1 0 -2 0 -3 -2 2 -1 -3 -2 -1 -1 -3 -2 -3 -1 0 -1 -4

N -2 0 6 1 -3 0 0 0 1 -3 -3 0 -2 -3 -2 1 0 -4 -2 -3 3 0 -1 -4

D -2 -2 1 6 -3 0 2 -1 -1 -3 -4 -1 -3 -3 -1 0 -1 -4 -3 -3 4 1 -1 -4

C 0 -3 -3 -3 9 -3 -4 -3 -3 -1 -1 -3 -1 -2 -3 -1 -1 -2 -2 -1 -3 -3 -2 -4

Q -1 1 0 0 -3 5 2 -2 0 -3 -2 1 0 -3 -1 0 -1 -2 -1 -2 0 3 -1 -4

E -1 0 0 2 -4 2 5 -2 0 -3 -3 1 -2 -3 -1 0 -1 -3 -2 -2 1 4 -1 -4

G 0 -2 0 -1 -3 -2 -2 6 -2 -4 -4 -2 -3 -3 -2 0 -2 -2 -3 -3 -1 -2 -1 -4

H -2 0 1 -1 -3 0 0 -2 8 -3 -3 -1 -2 -1 -2 -1 -2 -2 2 -3 0 0 -1 -4

I -1 -3 -3 -3 -1 -3 -3 -4 -3 4 2 -3 1 0 -3 -2 -1 -3 -1 3 -3 -3 -1 -4

L -1 -2 -3 -4 -1 -2 -3 -4 -3 2 4 -2 2 0 -3 -2 -1 -2 -1 1 -4 -3 -1 -4

K -1 2 0 -1 -3 1 1 -2 -1 -3 -2 5 -1 -3 -1 0 -1 -3 -2 -2 0 1 -1 -4

M -1 -1 -2 -3 -1 0 -2 -3 -2 1 2 -1 5 0 -2 -1 -1 -1 -1 1 -3 -1 -1 -4

F -2 -3 -3 -3 -2 -3 -3 -3 -1 0 0 -3 0 6 -4 -2 -2 1 3 -1 -3 -3 -1 -4

P -1 -2 -2 -1 -3 -1 -1 -2 -2 -3 -3 -1 -2 -4 7 -1 -1 -4 -3 -2 -2 -1 -2 -4

S 1 -1 1 0 -1 0 0 0 -1 -2 -2 0 -1 -2 -1 4 1 -3 -2 -2 0 0 0 -4

T 0 -1 0 -1 -1 -1 -1 -2 -2 -1 -1 -1 -1 -2 -1 1 5 -2 -2 0 -1 -1 0 -4

W -3 -3 -4 -4 -2 -2 -3 -2 -2 -3 -2 -3 -1 1 -4 -3 -2 11 2 -3 -4 -3 -2 -4

Y -2 -2 -2 -3 -2 -1 -2 -3 2 -1 -1 -2 -1 3 -3 -2 -2 2 7 -1 -3 -2 -1 -4

V 0 -3 -3 -3 -1 -2 -2 -3 -3 3 1 -2 1 -1 -2 -2 0 -3 -1 4 -3 -2 -1 -4

B -2 -1 3 4 -3 0 1 -1 0 -3 -4 0 -3 -3 -2 0 -1 -4 -3 -3 4 1 -1 -4

Z -1 0 0 1 -3 3 4 -2 0 -3 -3 1 -1 -3 -1 0 -1 -3 -2 -2 1 4 -1 -4

X 0 -1 -1 -1 -2 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -2 0 0 -2 -1 -1 -1 -1 -1 -4

* -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 -4 1
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 کارهای انجام شده -3
با توجه به اهميت این الگوریتم كارهایي برای تسریع آن انجام شده است، یکي 

ا ب خطيدر حد كاهش پيچيدگي مکاني آن  منظوربهبرای حل این مسئله  هاروشاز 

یکي دیگر از رویکردها، استفاده از  [.71]بوده استو غلبه  تقسيمروش استفاده از 

های ها در نقاط انفصال بخشروابط جبرخطي برای نادیده گرفتن وابستگي بين داده

 ربضصلحاكه تا جایي كه امکان همگرا شدن  این صورتمختلف ماتریس است.  به 

افزایند تا جایي های( متوالي را ميها وجود دارد تعداد عملوندهای )ستونبين ستون

ضرب برابر یک شود. به عبارتي بين ستون ابتدایي و ستون انتهایيِ كه مقدار حاصل

ون از ست آمدهدستبه، وابستگي ضعيفي ایجاد شود. بنابراین نتایج ضربحاصل

 ستون آخر به این دليل ماقبلي خواهند بود. نتایج انتهایي به بعد، نتایج صحيح

ه آن های مربوط بناصحيح هستند كه با یک ستون تصادفي شروع به پردازش ستون

كنند ها استفاده ميهای جبری دادهها كه از ویژگيسازیاند. این پيادهبخش كرده

 راكهچنند. سازی سریال تنزل پيدا كممکن است در بدترین حالت خود در حد پياده

بندی ماتریس به تعداد سازی موازی، پس از بخشممکن است در هنگام پياده

های بخش قبلي ماتریس، عمليات صحت داده منظوربههای استفاده شده هسته

زمان برابر با زمان اجرا   رونیازا صورت مداوم تکرار كند.مربوط به این بخش را به

مناسب دیگری كه برای  یتمالگور اما [.70،71] ودیال این الگوریتم خواهد بسراجرای 

موجود  هایخانهاست كه عمليات پر كردن  این صورتسازی ارائه شده به موازی

از آن بهره برده هاهكه اكثر مقال [71]دهدميانجام صورت موازی روی هر قطر را به

صورت خط ای بهچندهسته یهاپردازنده یبر رو یایسازادهيپ، مثالعنوانبه ،اند

استفاده  OPENMPدر   schedule (static,1)لوله انجام شده كه از دستور 

  .[73]كندمي

بهبود عمليات انطباق چندین جفت رشته، همين روش  منظوربهروشي دیگر در 

گيرد و مضاف بر سازی قطری را برای انطباق بين هر جفت رشته در نظر ميموازی

ها، عمليات انطباق هر جفت رشته را نيز در یک بلوک جداگانه رشته یبنددستهآن با 

ذكر  2-2كه در بخش  طورهمان[. 20كند]پردازش مي 0های گرافيکياز پردازنده

ای وابستگي داده 1وجود دارد. در شکل  های آرایهای بين خانهداده شد،  وابستگي

بين دو رشته، نشان داده شده آوردن بيشينه امتياز عمليات انطباق  به دستبرای 

چپ خود وابسته است. -ی بالا، چپ و بالااست. یعني مقدار هر خانه به سه خانه

ی دیگری وابسته است كه به هيچ خانه 〈0,0〉ی ی اول تنها خانهبنابراین در مرحله

آورد و در این خانه قرار داد.  به دست توانمينيست و مقدار مربوط به این خانه را 

,〈1,0〉} هایی مجاور این خانه یعني خانهدر گام بعدی، دو خانه هستند   {〈0,1〉

ا نيز ها رهای خالي وابسته نيستند بنابراین مقادیر این خانهاز خانه کیچيهكه به 

 ها قرار داد.آورد و داخل این خانه به دست توانمي

مربعي  یيهابلوکاین است كه آرایه را به  های ارائه شده،یکي دیگر از روش

ني از تعداد یکسا هابلوکبندی كرد كه هر یک از این شکل با ابعاد یکسان تقسيم

ها انجام شود سازی روی این بلوکهای آرایه را شامل شوند و سپس عمل موازیخانه

نخ هتصورت ترتيبي و توسط یک رشهای هر بلوک به( و خانهبندیبلوک)استراتژی 

ها با معماری ، الگوریتم مقایسه توالي[22]همچنين در كار مقاله  [.27گردند] تکميل

شده  سازیپيادهو مجازی  1های موازی با معماری هرميرایانه یرو برانتقال پيام 

هرچند  دارد. است كه نشان داده شده كه بهترین كارایي را نسبت به متدهای پيشين

هنگفتي را در بر دارد، اما الگوریتم ارائه شده در  یهزینهكه فراهم آوردن بستر آن 

 های پيشين را نيز خواهد داشت.سازیپيادهاین مقاله قابليت تركيب با 

های یک قطر فرعي هستند كه بدون به همين ترتيب، در هر مرحله تنها خانه

 زمانهمرت صوبه توانميفاقد مقدار، قابل مقداردهي هستند و  هایخانهوابستگي به 

نيز نمایش داده شده، در هر مرحله  1شکل كه در  طورهمانرا مقداردهي كرد.  هاآن

 . انددهشمشخصهای پيشين های یک قطر فرعي هستند كه در گاممقادیر وابسته خانه

 
  كاررفتهبهی های موجود در آرایهنمایش وابستگي – 1شکل 

 در روش نيدلمن وانچ
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 سازینمایشي از ترتيب انجام عمليات موازی – 1شکل 

 روش پیشنهادی -4

 دوطرفه سازیموازی -4-1
ام وانچ، در هر گ -سازی الگوریتم نيدلمندر بخش قبلي ذكر شد كه برای موازی

. یکي از شوندميپر  زمانهمصورت های موجود بر روی یک قطر فرعي، بهخانه

 طور كاملسازی بههای اوليه و انتهایي موازیمشکلات این روش این است كه در گام

ک های روی یهایي كه تعداد خانهتر در گامشود. به بيان دقيقنمي از منابع استفاده

 های پردازشي پردازندهها باشند، بعضي از هستهقطر كمتر از تعداد پردازنده

كه در روش پيشنهادی در این بخش، بعضي از این استفاده خواهند ماند. درحاليبي

یابد و این مراحل كاهش مي تعداد درواقعو  شوندمياجرا  باهم زمانهممراحل 

طور موازی سازی كه با یکدیگر بههای هر گام از مراحل موازیهمچنين، تعداد خانه

هتری ی بهای پردازشي پردازنده استفادهشوند دو برابر شده، بنابراین از هستهميپُر 

ها هندهای فيزیکي موجود در پردازبا توجه به افزایش تعداد هسته روازاینخواهد شد. 

در روش پيشين دليلي بر ارائه روش پيشنهادی است  هاآنو استفاده غير بهينه از 

های فعال بيشتری به اجرای كه در همان ابتدای اجرای الگوریتم، تعداد هسته

 الگوریتم تخصيص داده شود.

شبه كد مربوط به این روش آورده شده است. مطابق این الگوریتم  9-در الگوریتم

 70تا  1شد كه در خطوط زی از دو سر ابتدایي و انتهایي جدول انجام ميساموازی

های انتهایي خانه 71تا  77پيشرو و در خطوط  صورتبههای ابتدایي جدول خانه

تر و درک بهتر این روش باید . برای شرح مفصلشوندميپر  روپس صورتبهجدول 

های جدول كه خانهطوری، یک تصور گرافي از این جدول داشت به0شکل مشابه 

های آن عنوان وزن یالی مجاور بهها و امتيازهای انتقال بين دو خانهعنوان گرهبه
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ی يشينه وزن ممکن از نقطهبا این فرض، هدف یافتن مسيری با ب درنتيجهباشند. 
,𝑛〉ی به نقطه 〈0,0〉 𝑚〉  با حركت از  زمانهم توانمياز گراف خواهد بود. بنابراین

,𝑛〉یبه پایين، از نقطه 〈0,0〉ی نقطه 𝑚〉  ،در  مثالعنوانبهنيز با بالا حركت كرد

,𝑛〉ی نقطه 〈0,0〉ی با نقطه زمانهمگام اول  𝑚〉  شودمياز آرایه نيز تکميل. 

 وانچ-ی نيدلمندوطرفه سازیموازی – 9الگوریتم 

Inputs: Two sequences X and Y 
Outputs: Optimal alignment score of  X and Y 

1. p ← gapPenalty 
2. Nd ← numberOfDiagonalSteps 
3. For (d From 1 To Nd) Do 
4.     Parallel For (cell in CellsWithIdx(d)) Do 
5.         i ← cell.row 
6.         j ← cell.col 
7.         If tracingDirection(cell) = FORWARD 
8.             Match ← D[i-1][j-1] + Score(xi, yj) 
9.             Delete ← D[i-1][j] + p 

10.             Insert ← D[i][j-1] + p 
11.         Else 
12.             Match ← D[i+1][j+1] + Score(xi, yj) 
13.             Delete ← D[i+1][j] + p 
14.             Insert ← D[i][j+1] + p 
15.         End If 
16.         D[i][j] ← D[i][j] + max{Match, Insert, Delete} 
17.     End Do 
18. End Do  
19. Return max{CellsWithIdx(Nd)} 
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 گونه يگراف یفضا به كاررفتهبه یهیآرا یفضا لیتبد - 0شکل 

در قطر دوم از بالا  〈1,0〉و  〈0,1〉با مقداردهي نقاط  زمانهمدر گام بعدی 

, 𝑛〉 نقاط 𝑚 − 1〉 𝑛〉 و  − 1 , 𝑚〉  كه در قطر دوم از پایين قرار دارند نيز

این دو پيمایش تداخل  درنهایتو به همين ترتيب ادامه داده تا  شوندميمقداردهي 

از دو مسير بالایي و پایيني برای  آمدهدستبهیابند. در این گام، مجموع امتيازهای 

 آمدهدستبهبيشينه مقدار  درنهایتآورده و  به دستهر یک از نقاط قطر فرعي را 

 سب شده از تطابق دو رشته انتخابعنوان بيشينه امتياز كدر بين نقاط این قطر به

. این گام از اجرای الگوریتم پيشنهادی در راستای تعيين نتيجه به اجرای شودمي

 های پردازشي درالگوریتم اضافه شده است كه نسبت به استفاده بهينه از هسته

روند اجرای آن  چراكهاجرای الگوریتم، پيچيدگي زماني چنداني ایجاد نکرده است. 

موازی است و از طرفي دیگر پيچيدگي كه این گام در اجرای الگوریتم  تصوربه

شين های پيكند برابر با اندازه قطر اصلي جدول است كه در روشپيشنهادی اضافه مي

 نيز این بار محاسباتي وجود داشته است.

سازی پيشنهادی آورده شده است. در شمای مناسبي از روش موازی 1شکل در 

با یک رنگ و یک عدد یکسان  شوندميپر  زمانهمصورت هایي كه بهاین شکل خانه

رشته  آغاز دو مشترک از زیررشته. به تعبيری دیگر، علاوه بر بررسي اندشدهمشخص 

ررسي )ب شودمينيز شروع به بررسي  هاآنصورت موازی از انتهای )بررسي پيشرو(، به

های بسياری بررسي شوند كه این دو پویش در باید حالت این صورتدر  (.روپس

بر كدام نقطه از دو رشته یکدیگر را ملاقات خواهند كرد كه اجرای این روند زمان

هایي ها به حالتهای ممکن زیاد است، این حالتتعداد حالت ازآنجاكه خواهد شد. 

تعداد عمليات هر دو پویش به یک تعداد باشند تا  هاآنكه در  شوندميمحدود 

سازی انجام شود. برای این منظور، )با فرض اینکه طول هر دو بيشترین ميزان موازی

هر یک از  هاآنخواهند بود كه در تمامي  گونهاینها باشد( حالت 𝑛رشته برابر 

حرف از مجموع تعداد حروف بررسي شده از هر دو  𝑛( روپسها )پيشرو و پویش

ی اول حرف از رشته 𝑛0رشته را پویش كرده باشند. به عبارتي اگر در بررسي پيشرو 

ها توسط بررسي ی دوم پویش شده باشند و مابقي حروف رشتهحرف از رشته 𝑛1و 

𝑛0+𝑛1ی پویش گردند، باید رابطه روپس = 𝑛  در  این صورتبرقرار باشد. در

، محل تلاقي دو پویش شودميی ماكزیمم امتياز استفاده جدولي كه برای محاسبه

ي جدول ی بالای.  بدین ترتيب نيمهشودمي قطر فرعي در نظر گرفته ترینبزرگروی 

اهند تکميل خو روپستوسط بررسي ی پایيني جدول توسط بررسي پيشرو و نيمه

 دو پویش تعداد عمليات برابری را انجام خواهند داد. درنتيجهشد و 
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 یشنهاديپ روش در یسازیمواز ینحوه –1شکل 

 بندیبلوکاستفاده از استراتژی -4-2

های تسریع استفاده از كه در بخش قبل بيان شد، یکي از روش طورهمان

ي شکل هایي مربعآرایه به بلوک بندیبلوکاست. در استراتژی  بندیبلوکاستراتژی 

کساني ها تعداد یكه هر یک از این بلوکطوری، بهشودمي یبندميتقسبا ابعاد یکسان 

. با اعمال این استراتژی بر روی این كار، در هر شوندميهای آرایه را شامل از خانه

و  شوندميپر  باهم زمانهمهای یک قطر های داخل بلوکسازی خانهگام از موازی

نخ تکميل صورت ترتيبي و توسط یک رشته های موجود در هر بلوک بهخانه

ی وشههای موجود در بلوک گنخ، خانه یک رشته گردند. برای مثال در گام اول،مي

راست -ی پایينهای موجود در بلوک گوشهنخ خانهچپ جدول و یک رشته -بالا

هایي كه روی دو قطری های بلوکكنند. در گام دوم، خانهجدول را محاسبه و پر مي

در گام اول  آمدهدستبهاند و از اطلاعات مشخص شده 2با عدد  1شکل كه در 

فته نخ به كار گر. توجه شود كه در این گام چهار رشتهشوندميكنند، پر استفاده مي

نمایش داده شده است،  2با عدد  1شکل به ازای هر بلوكي كه در  چراكه شوندمي

كه  قطر فرعي ترینبزرگو همين روال تا جایي كه به  شودمينخ استفاده یک رشته

 های اینهای بلوکیابد. در این گام خانهآخرین قطر باقيمانده است برسد ادامه مي

مع جحاصل آوردن دست بهنياز به  درنهایت. شوندميیش پيشرو پر قطر توسط پو

، محل تقاطع 1شکل مربوط به هر یک از مسيرها است. در  روپسپویش پيشرو و 

ه بروی نوار مشکي مشخص شده قرار دارد. بنابراین برای  روپسدو مسير پيشرو و 

هر یک از اعداد  جمعآمدن مجموع امتيازهای هر مسير، كافي است حاصل دست

ترین آید. بيش به دست نشانیریزهای هایي كه روی نوار مشکي قرار دارند با خانهخانه

ه بگراف است و برای جمع مابين این اعداد، همان مسير با بيشترین امتياز در حاصل

ی متناظر با آن نقطه شروع به ردیابي مسير آوردن خود مسير باید از نقطه دست

 نمایيم.
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 یاستراتژ از استفاده هنگام یشنهاديپ روش در یسازیمواز ینحوه –1شکل 

 بندیبلوک

 مقایسه و ارزیابی -5

 gccست كه با استفاده از كامپایلر هایي انتایجي كه در ادامه آمده نتایج آزمایش

v5.3.1 ی بر روی دو پردازندهIntel® Xeon® Processor E5-2697 v3 

هسته دارند. همچنين در  21 رفتههمیرواست. این دو پردازنده  آمدهدستبه

عنوان جدول امتياز تطابق به BLOSUM62های انجام شده از جدول امتياز آزمایش

ای از مسائل ، مجموعهRodiniaبين حروف استفاده شده است. در ابزار محک آزمون 

شده است،  سازیپياده هاآنصورت موازی برای پركاربرد به همراه كدهایي كه به

وجود دارد. موضوع تطابق دو رشته یکي از این موارد است. نتایجي كه در ادامه 

ای است بين زمان اجرای روش ارائه شده و روش د حاصل مقایسهخواهيد دی

برای بخشي  Rodinia [29] ابزار محک آزموناز  9.7 یسازی شده در نسخهپياده

 كاررفتهبههای پردازد. همچنين دادهمي آمدهدستبهاز كد كه به یافتن بيشينه امتياز 

صورت تصادفي كه به Rodinia سازیها بر اساس تکه كدی از پيادهدر تمام آزمایش

 اند.آمدهدستبهكند، ها را توليد ميرشته

 بندیبلوکنتایج با استفاده از استراتژی  -5-1
، مقایسه بين دو روش در هنگامي است كه ابعاد آرایه ورودی 3شکل در نمودار 

نيز مقایسه صورت  1030و  1732است. همچنين برای ابعاد  70911مسئله برابر 

آمده است. در هر سه نمودار به ازای  77شکل و  70شکل در  هاآنگرفته و نمودار 

، سرعت اجرای روش شدهگرفته كارهای به نخهای مختلف برای تعداد رشتهحالت

  ارائه شده بهتر است.

كه روش  شودميها مختلف، مشاهده با مقایسه زمان اجرای دو روش در حالت

 كند.عمل مي Rodiniaاز روش  ترسریعبرابر  7.31ارائه شده تا حدود 

 
70911به طول  رشته یرو بر روش دو شیآزما جینتا سهیمقا – 3شکل   

 
 1732ه طول ب  رشته یرو بر روش دوزمان اجرای  سهیمقا –70شکل 

 

 
 1030 به طول رشته یرو بر روش دو زمان اجرای سهیمقا –77شکل 

 بندیبلوکنتایج بدون استفاده از استراتژی  -5-2
ی استراتژی ایده Rodiniaاز محک آزمون  9.7ی سازی نسخهدر پياده

آن اضافه شده است. از طرفي در روش پيشنهادی  OPENMPبه مدل  بندیبلوک

ن استفاده شده است. بدی بندیبلوکی استراتژی دوطرفه از ایده یسازیموازعلاوه بر 

 :پردازیممي هایسازادهيپی چند حالت از ترتيب در این بخش به مقایسه

 یسازیاز مواز زمانهمشده )استفاده روش ارائه  سازیپياده یمقایسه -

از  9.7 یموجود در نسخه یسازادهي( با پبندیبلوک یرفه و استراتژدوط

 . Rodiniaمحک آزمون 

 ارائه شده : یعني روشبندیبلوکدر حالت عدم استفاده از  هاروشمقایسه  -

)تنها  باشددر آن استفاده نشده  بندیبلوک یكه از استراتژدر حالتي 

 محک آزموناز  9 یبا نسخه( باشد كاررفتهبهدوطرفه در آن  یسازیمواز

Rodinia  شودميمقایسه. 

 طورهمان. شودمي مشاهده 2011 ابعاد برای آزمایش این نتایج 72 شکل در

 هب نسبت شده ارائه روش در گيرچشم سرعت بهبود بر علاوه ،شودمي مشاهده كه

 1 از هانخ رشته تعداد افزایش با Rodinia سازیپياده در ،Rodinia سازیپياده

 نشان این و هستيم ایملاحظهقابل سرعت كاهش شاهد ،نخ رشته 70 به نخ رشته

 در سرعت كاهش این. دارد روش این در منابع از مندبهره چنداننه یاستفاده از

 .كنيد¬مي مشاهده 79 شکل در كه دارد وجود نيز 1030 ابعاد برای الگوریتم اجرای

 شکل ترتيب به) مسئله از 70911 و 1732 ،1030 ابعاد به مربوط نمودارهای در

 داده نمایش Proposed-N برچسب با هاشکل در كه) بندیبلوک و 71 شکل ،79

 ادهاستف هایحالت در یشنهاديپ روش مقایسه با تا است شده آورده نيز( است شده

 ارگيریكبه تأثير بندیبلوک استراتژی از استفاده وعدم بندیبلوک استراتژی از

 اجرای از حاصل نتایج در. گردد مشخص نيز پيشنهادی روش در بندیبلوک

 با وانچ،-نيدلمن الگویتم از 70911 و 1732 ابعاد روی بر Rodinia سازیپياده

 كاهش شده، ارائه روش برخلاف هسته 92 به هسته 70 از هاهسته تعداد افزایش

 صورتبه شده ارائه روش در كه استاین  از حاكي همچنان كه دهدمي رخ سرعت

 .است شده استفاده منابع از تریمندبهره
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 رب بندیبلوک یاستراتژ از استفاده بدون روش دو زمان اجرای سهیمقا  –72شکل 

 2011ه طول ب رشته یرو

 
 با شده ارائه روش  و بندیبلوک بدون روش دوزمان اجرای  جینتا –79شکل 

بندیبلوک یاستراتژ 1030 به طول رشته یرو بر   

 
 و بندیبلوک یاستراتژ از استفاده بدون روش دو زمان اجرای سهیمقا – 71شکل 

1732 به طول رشته یرو بر بندیبلوک یاستراتژ از استفاده با شده ارائه روش  

 
 با شده ارائه روشو  بندیبلوک بدون روش دوزمان اجرای  جینتا -71شکل 

بندیبلوک یاستراتژ 70911 به طول رشته یرو بر   

 

ها و ابعاد ی زمان اجرای دو روش به ازای مقادیر مختلف تعداد هستهبا مقایسه

استفاده نشود،  بندیبلوکتکنيک  هاروشاز  یکهيچمسئله و در حالتي كه در 

 Rodiniaاز روش  ترسریعبرابر  1.3كه روش ارائه شده تا حدود  شودميمشاهده 

 كند.عمل مي

 گیرینتیجه -6

 اربردپرك مسائل از یکي حل برای وانچ-نيدلمن الگوریتم از شد ذكر كه طورهمان

 به توجه با و شودمي استفاده هارشته انطباق یعني بيوانفورماتيک زمينه در

 امهنگ به) الگوریتم این در موجود ایداده بين هایوابستگي از ناشي هایمحدودیت

 صورتبه سازیموازی ،(BLOSUM62 نظير نامتقارني امتياز جداول از استفاده

 حداكثر روش این از استفاده تنها اما،. گردد واقع مفيد تواندمي گام هر در قطری

 با كار این در روازاین. كندنمي ایجاد را ایچندهسته هایپردازنده از وریبهره ميزان

 گاشتن یپایه بر عمليات یدوطرفه سازیموازی رویکرد ارائه و مسئله فضای تقسيم

 امتياز آوردن به دست برای گراف، یک به وانچ-نيدلمن الگوریتم در كاررفتهبه یآرایه

 به نسبت و برابر 1.3 حدود تا عملکردی بهبود توانمي انطباق، از حاصل بيشينه

 برابر 7.31 حد در بهبودی بندیبلوک روش از استفاده با موجود سازیپياده بهترین

 هایانطباق در رشته جفت یک انطباق عمليات از توانمي ازآنجاكه. كرد كسب

 هایانطباق در شده ارائه رویکرد كارگيریبه با توانمي نمود استفاده نيز چندگانه

 از توانمي روش، این از استفاده با همچنين. بود شاهد را سرعت بهبود نيز چندگانه

 تعداد اب مصرفي انرژی از بهينه استفاده راستای در هاپردازنده كارایي ميزان بيشترین

 .برد بهره بالا هایهسته

  قدردانی و تشکر
 رایب را موردنياز امکانات كه بنيادی هایدانش پژوهشگاه سریعِ پردازش مركز از

 .داریم را قدرداني و تشکر كمال آورد، فراهم پروژه این انجام
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Abstract 

  

Sequence alignment is a widely used process in bioinformatics applications that is used to find the 
similarities among amino-acid or DNA sequences. Pairwise sequences alignment is a fundamental 
operation that is also worked in multiple sequences alignments. The Needleman–Wunsch algorithm 
is one of the sequence alignment approaches which uses a dynamic programming method. One of the 
challenges in this algorithm is high time complexity. To mitigate this issue and improve the execution 
time, parallel solutions can be considered. Moreover, with recent multi-core processors and the 
possibility of performing efficient computations in parallel, significant acceleration can be achieved. 
In the existing parallelization methods, in each step of dynamic programing, the array cells of one 
diameter, in a two-dimensional array, are completed simultaneously and filled in a parallel manner. 
However, these methods cannot efficiently utilize the processor’s resources. Therefore, in this paper, 
by changing the perspective on the problem and considering a graph-like perception, a method is 
suggested to efficiently utilize the processor cores and provide a suitable performance compared to 
previous methods. The results show that in the proposed implementation, performance 
improvement is achieved up to 5.9X compared to the previous works. 
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